Db 


421 


Ov\ 


581 


Db 




Ov 


64 P 


Db 


541 


Ov 


701 


Db 


601 


Qy 


761 


Db 


661 


Qy 


821 


Db 


721 


Qy 


881 


Db 


781 


Qy 


941 


Db 


841 


Qy 


1001 


Db 


901 


Qy 


1061 


Db 


961 


Qy 


1121/ 



CAAGAACCCGGGTTTGCCAAAATGATATCAACCGTTGTGTGGCTAATGGTCCTTCTTAZ^A 48 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I 11/11 I 
CAAGAACCCGGGTTTGCCAAAATGATATCAACCGTTGTGTGGCTAATGGTCCTTGTTATA 64 0 

AT G G T G C C AAAT AT GAT GAT T C C CAT C AAAG AC AT C AA G G AAAAG T C AAATQT G G G T T GT 54 0 
I | | I | I I II II I I I I II II II I I I I I I I I I I I I I I I II II II II I I I I Ij/l I I I I I I I I 
.ATGGTGCCAAATATGATGATTCCCATCAAAGACATCAAGGATWVGTCA^ATGTGGGTTGT 700 

AT^GG AG T T T AAAAAG G AAT T T G G AAG AAAT T G G CAT T T G C T GAC A^AT T T CAT AT GT G T A 60 0 

i rsi 1 1 1 1 1 1 1 1 ii 1 1 1 1 1 1 1 ii 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 ii 1 1 1 1 1 \ \/\ 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

at g g ato t t aaaaag g aat t t g g aag aaat t g g cat t t g c t g^c aaat t t cat at g t gt a 760 
gcaatattWtaaatttctcagccatcattttaatatccXattgccttgtaattcgacag 660 

I I I I 1 I I I I iSsll I I I I I I I I I I I I I I II I II I II I 1/1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
GCAATATTTTTaX^TTTCTCAGCCATCATTTTAAT^CCAATTGCCTTGTAATTCGACAG 82 0 

ctctacagaaacaaa^taatgaaaattacccaAatgtgaaaaaggctctcatcaacata 72 0 

I I I I I I I I I I I I I iSj I I I I I I I I I I I \/\ I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I 
ctctacagaaacaaagat^tgaaaattacccat^atgtgaaaaaggctctcatcaacata 8 8 0 

cttttagtgaccacgggctacotcata/gctttgttccttaccacattgtccgaatcccg 78 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I l\J/l I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
cttttagtgaccacgggctacatc^atgctttgttccttaccacattgtccgaatcccg 94 0 

tataccctcagccagacaga^tcataactgattgctcaaccaggatttcactcttcaaa 84 0 

I I 1 1 1 1 1 1 1 1 I 1 1 1 1 1 1 1 l/l 1 1 1 1 1 1 1 1 NJ I I 1 1 M 1 1 II 1 1 II 1 1 1 1 1 1 II 1 1 1 1 1 1 

TATACCCTCAGCCAGAC^AAGTCATAACTGXjTGCTCAACCAGGATTTCACTCTTCAAA 10 00 

GCCAAAGAGGCTACACTGCTCCTGGCTGTGTCGA^CCTGTGCTTTGATCCTATCCTGTAC 900 

I I I I I I I I I I I I l/l I I I I I I I I I I I I I I I I I I I l\l I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I 
GCCAAAGAGGC7ACACTGCTCCTGGCTGTGTCGAACOTGTGCTTTGATCCTATCCTGTAC 1060 

TATCACCp2TTCAAAAGCATTCCGCTCAAAGGTCACTGAG^CTTTTGCCTCACCTAAAGAG 960 

II I I I l/fl I I II I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I l\ I II I I I I I I I I I I I i I I I 
tat cacct ct caaaag cat t c c g ct caaaggt c ac t gagac tst t t gc c t c ac ct aaagag 1120 

:aaggctcagaaagaaaaattaagatgtgaaaataatgca 

1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

' accaaggctcagaaagaaaaattaagatgtgaaaataatgca 1 1 61 
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Sequence 33, Application PC/TUS98108 68 
Sequence 33, Application PC/TUS98108 68 
GENERAL INFORMATION: 

APPLICANT: Human Genome Sciences, Inc., et al . 
TITLE OF INVENTION: 32 Human Secreted Proteins 
NUMBER OF SEQUENCES: 120 
CORRESPONDENCE ADDRESS: 

ADDRESSEE: Human Genome Sciences, Inc. 
STREET: 9410 Key West Avenue 
CITY: Rockville 
STATE: Maryland 



CC COUNTRY: USA 

CC ZIP: 20850 

CC COMPUTER READABLE FORM: 

CC MEDIUM TYPE: Diskette, 3.50 inch, 1.4Mb storage 

CC COMPUTER: HP Vectra 486/33 

CC OPERATING SYSTEM: MSDOS version 6.2 

CC SOFTWARE: ASCII Text 

CC CURRENT APPLICATION DATA: 

CC APPLICATION NUMBER: PCT/US98/10868 

CC FILING DATE: May 27, 1998 

CC CLASSIFICATION: 

CC PRIOR APPLICATION DATA: 

CC APPLICATION NUMBER: 

CC FILING DATE: 

CC ATTORNEY/AGENT INFORMATION: 

CC NAME: A. Anders Brookes 

CC REGISTRATION NUMBER: 36,373 

CC REFERENCE/DOCKET NUMBER: PZ006PCT 

CC TELECOMMUNICATION INFORMATION: 

CC TELEPHONE: (301) 309-8504 

CC TELEFAX: (301) 309-8439 

CC INFORMATION FOR SEQ ID NO: 33: 

CC SEQUENCE CHARACTERISTICS: 

CC LENGTH: 997 base pairs 

CC TYPE: nucleic acid 

CC STRANDEDNESS: double 

CC TOPOLOGY: linear 

SQ SEQUENCE 997 BP; 302 A; 204 C; 198 G; 287 T; 6 OTHER. 

Query Match 71.7%; Score 901; DB 1; Length 997; 

Best Local Similarity 97.7%; Pred. No. 0.00e+00; 

Matches 934; Conservative 3; Mismatches 15; Indels 4; Gaps 4; 

Db 1 AT T G G AA GT T GT T T T G CAAC CTGGGCTTT T AT AC AGAAGAAT AC GAAT C AC AG GT G T G T G 60 

I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I 
Qy 2 93 AT T GGAAGT T GT T T T G CAAC CTGGGCTT T TAT AC AGAAGAAT AC GAAT C AC AG GT GT GT G 352 

Db 61 AGCATCTACTTAATTAATTTGCTTACAGCCGATTTCCTGCTTACTCTGGCATTACCAGTG 12 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Qy 3 53 AGCATCTACTTAATTAATTTGCTTACAGCCGATTTCCTGCTTACTCTGGCATTACCAGTG 412 

Db 121 AAAATTGTTGTTGACTTGGGTGTGGCACCTTGGAAGCTGAAGATATTCCACTGCCAAGTA 180 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I : I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Qy 413 AAAATTGTTGTTGACTTGGGTGTGGCACCTTGGAARCTGAAGATATTCCACTGCCAAGTA 472 

Db 181 ACAGCCTGCCTCATCTATATCAATATGTATTTATCAATTATCTTCTTAGCATTTGTCAGC 24 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Qy 473 AC AG C C T GC CT CAT CT AT AT CAATAT GT ATT TAT CAAT TAT CTT CTT AG CAT TT GT CAGC 532 

Db 241 AT T GAC C GCT GT CTT CAGCT GACACACAG CT GCAAGAT CTAC CGAAT ACAAGAAC C C G GA 300 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Qy 533 ATTGACCGCTGTCTTCAGCTGACACACAGCTGCAAGATCTACCGAATACAAGAACCCGGG 592 

Db 301 TTTGCCAAAATGATATCAACCGTTGTGTGGCTAATGGTCCTTCTTATAATGGTGCCAAAT 360 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Qy 593 TTTGCCAAAATGATATCAACCGTTGTGTGGCTAATGGTCCTTCTTATAATGGTGCCAAAT 652 



Db 3 61 ATGATGATTCCCATCAAAGACATCAAGGAAAAGTCAAATGTGGGTTGTATGGAGTTTAAA 42 0 

I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I ! I I I I I I I I I I I I I I 
Qy 653 AT GAT GAT T C C CAT C AAAGAC AT C AAG GAAAAGT C AAAT GT G G GT T GT AT G GAGT T T AAA 712 

Db 421 AAGGAATTTGGAAGAAATTGGCATTTGCTGACAAATTTCATATGTGTAGCAATATTTTTA 480 

I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I II I I 
Qy 713 AAG GAAT T T G GAAGAAATT GGCAT T T GCT GAC AAAT T T CAT AT GT GT AG C AAT ATT T T TA 772 

Db 481 AAT T T C T C AG C CAT CAT T T T AAT AT C C AAT T G C C T T G T AAT T C GAC AG C T C T AC AGAAAC 54 0 

I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Qy 7 73 AATTTCTCAGCCATCATTTTAATATCCAATTGCCTTGTAATTCGACAGCTCTACAGAAAC 832 

Db 541 AAAG AT AAT GAAAAT T AC C C AAAT GT GAAAAA G G C T C T CAT C AAC AT AC T T T T A GT GAC C 60 0 

I I I II I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Qy 8 33 AAA GAT AAT GAAAAT T AC C C AAAT GT GAAAAAG GCT CT C AT C AAC AT AC T T T T A GT GAC C 892 

Db 601 ACGGGCTACATCATATGCTTTGTTCCTTACCACATTGTCCGAATCCCGTATACCCTCAGC 660 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Qy 8 93 ACGGGCTACATCATATGCTTTGTTCCTTACCACATTGTCCGAATCCCGTATACCCTCAGC 952 

Db 661 CAGACAGAAGTCATAACTGATTGCTCAACCAGGATTTCACTCTTCAAAGCCAAAGAGGCT 72 0 
I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Qy 953 CAGACAGAAGTCATAACTGATTGCTCAACCAGGATTTCACTCTTCAAAGCCAAAGAGGCT 1012 

Db 721 ACACTGCTCCTGGCTGTGTCGAACCTGTGCTTTGATCCTATCCTGTACTATCACCTCTCA 78 0 

I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I 
Qy 1013 ACACTGCTCCTGGCTGTGTCGAACCTGTGCTTTGATCCTATCCTGTACTATCACCTCTCA 1072 

Db 7 81 AAAGCATTCCGCTCAAAGGTCACTGAGACTTTTGCCTCMCCTAAAGAGACCAAGG-TYAG 83 9 

I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I : I I I I I I 1 I I I I II I I I I : I I 
Qy 1073 AAAGCATTCCGCTCAAAGGTCACTGAGACTTTTGCCTCACCTAAAGAGACCAAGGCTCAG 1132 

Db 840 AAAGAAAAATTAAGANGTGG7VAATAATGGCTAAAAGACAGGNTTTTT-GTGGTACCAATT 898 

I I I I I I I I I I I I I I I III I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III I I I I I I I I 

Qy 1133 AAAGAAAAAT T AAGAT GT GAAAAT AAT GCATAAAAGACAG GATTTT T T GT G CT AC CAAT T 1192 

Db 8 99 CTGGGCTTTATGGGACCNTAAAGTTA-TTATAGCTTGGAAGGTAAAAAAAAAAAAA 953 

II I I Ml III III I I I I I I I I I I I I I I I I I III ! I I I I I I I I I I I I 

Qy 1193 CT G G C CT T ACT GG - AC C AT AAAGTT AAT TAT AG C T T T GAAAGAT AAAAAAAAAAAA 1247 



